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R E S U M O
Após seqüenciamento do genoma humano, os estudos genômicos têm se voltado à elucidação das funções
de todos os genes, bem como à caracterização de suas interações com fatores ambientais. A nutrigenômica
surgiu no contexto do pós-genoma humano e é considerada área-chave para a nutrição nesta década. Seu
foco de estudo baseia-se na interação gene-nutriente. Esta ciência recente tem como objetivo principal o
estabelecimento de dietas personalizadas, com base no genótipo, para a promoção da saúde e a redução do
risco de doenças crônicas não transmissíveis como as cardiovasculares, o câncer, o diabetes, entre outras.
Nesse contexto, é fundamental a aplicação na área de nutrição das ferramentas de genômica funcional para
análise do transcritoma (transcritômica), do proteoma (proteômica) e do metaboloma (metabolômica). As
aplicabilidades dessas metodologias em estudos nutricionais parecem ilimitadas, pois podem ser conduzidas
em cultura de células, modelos de experimentação em animais, estudos pré-clinicos e clínicos. Tais técnicas
apresentam potencial para identificar biomarcadores que respondem especificamente a um determinado
nutriente ou composto bioativo dos alimentos e para estabelecer as melhores recomendações dietéticas
individuais para redução do risco das doenças crônicas não transmissíveis e promoção da saúde.
Termos de indexação: Nutrição em saúde pública. Nutrigenômica. Transcritômica. Proteômica.
A B S T R A C T
After sequencing the human genome, genomic studies have been focusing on elucidating the function of all
genes, as well as characterizing their interactions with environmental factors. Nutrigenomics emerged in the
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pos-genome era and is considered a key-area for nutrition in the present decade. Its research focus is nutrient-
gene interaction. The main objective of this recent science is to establish personalized genotype-based diets
that promote health and reduce the risk of non-communicable chronic diseases such as cardiovascular diseases,
cancer, diabetes and others. In this context, it is essential to use functional genomic tools to analyze the
transcriptome (transcriptomics), proteome (proteomics) and metabolome (metabolomics) in the field of nutrition.
The applicabilities of such methodologies in nutritional studies seem unlimited since they can be conducted
in cell cultures, animal models and pre-clinical and clinical studies. Such techniques may allow one to identify
biomarkers that respond specifically to a certain dietary nutrient or bioactive compound and to establish the
best individual dietary advice to reduce the risk of non-communicable chronic diseases and promote health.
Indexing terms: Nutrition public health. Nutrigenomics. Transcriptomics. Proteomics.
I N T R O D U Ç Ã O
Após seqüenciamento do genoma huma-
no, os estudos genômicos têm se voltado à
elucidação das funções de todos os genes, bem
como à caracterização de suas interações com
fatores ambientais1,2. A nutrigenômica surgiu no
contexto do pós-genoma humano e é considerada
área-chave para a nutrição nesta década3. Seu
foco de estudo baseia-se na interação gene-
nutriente, que pode ocorrer de duas formas:
nutrientes e compostos bioativos dos alimentos
(CBAs) que influenciam o funcionamento do geno-
ma e variações no genoma que influenciam a
forma pela qual o indivíduo responde à dieta4,5.
Esta recente ciência tem como objetivo
principal o estabelecimento de dietas persona-
lizadas, com base no genótipo, para a promoção
da saúde e a redução do risco de doenças crônicas
não transmissíveis, como as cardiovasculares, o
câncer, o diabetes, entre outras6,7.
Nutrientes e CBAs desencadeiam efeitos
moleculares, benéficos ou não ao organismo,
dependendo de quais genes apresentam sua
atividade alterada8. Nesse sentido, interesse tem
sido atribuído à capacidade que nutrientes e CBAs
têm de alterar a expressão gênica4,7. Todo processo
metabólico envolve a ação de diversas proteínas
produzidas a partir de moléculas de RNA (ácido
ribonucléico) mensageiro (RNAm) transcritas em
uma determinada célula, em um tecido ou no
organismo. Alterações nos níveis de RNAm, bem
como de proteínas, incluindo transportadores,
enzimas e receptores, são importantes deter-
minantes do fluxo de nutrientes ou metabólitos
pela via bioquímica9.
Nutrientes e CBAs podem atuar em dife-
rentes alvos moleculares10-13 e alterar todas as
etapas da expressão gênica9. Assim, por exemplo,
as vitaminas A e D, bem como os ácidos graxos,
apresentam ações diretas ao ativarem receptores
nucleares e induzirem a transcrição gênica4. Com-
postos bioativos, como o resveratrol presente no
vinho tinto e a genisteína na soja, podem também
apresentar ações transcricionais, no caso indiretas,
influenciando vias de sinalização molecular como
a do fator nuclear kappa B (NFNB). Adicionalmente,
ferro e E-caroteno10 apresentam ações pós-trans-
cricionais, modulando a estabilidade do RNA
mensageiro ou, ainda, sua tradução em proteínas
nos ribossomos.
A partir da conclusão do Projeto Genoma
Humano, constatou-se que os genomas dos indiví-
duos apresentam cerca de apenas 0,1% de dife-
rença em suas seqüências4. As principais variações
consistem em substituições de uma única base
do DNA (ácido desoxirribonucléico). Esse tipo de
polimorfismo, denominado de nucleotídeo único,
pode resultar na produção de proteínas com
funções alteradas, com diferentes repercussões em
processos como digestão, absorção e metabolismo
de nutrientes e influenciar a forma pela qual se
responde à alimentação5. Um exemplo interessan-
te é o polimorfismo C677T no gene MTHFR, res-
ponsável pela conversão de homocisteína a
metionina. A substituição de citosina por timina
na posição 677 do gene resulta na síntese de
enzima com atividade reduzida. Indivíduos com
esse SNP parecem necessitar de recomendações
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aumentadas de ácido fólico. Além disso, polimor-
fismo no gene APOA1, principal apoproteína da
HDL (lipoproteína de alta densidade), pode
influenciar a forma pela qual os níveis plasmáticos
dessa lipoproteína variam em função do consumo
de ácidos graxos poliinsaturados6.
Do ponto de vista tecnológico, o surgi-
mento da nutrigenômica foi favorecido pelo
impressionante desenvolvimento das ferramentas
ômicas ocorrido na última década, muito em parte
devido ao Projeto Genoma Humano9,14. Alguns
autores definem, inclusive, nutrigenômica como
a aplicação de ferramentas de genômica funcional
na área de nutrição4,6. Dentre essas, destacam-se
as que possibilitam a análise do transcritoma
(transcritômica), proteoma (proteômica) e meta-
boloma (metabolômica) (Figura 1). Diferentemente
do genoma (conjunto do material genético), que
se modifica lentamente, ao longo de gerações, o
transcritoma, o proteoma e o metaboloma (conjun-
to em um dado momento de transcritos, proteínas
e metabólitos, respectivamente) sofrem alterações
constantes, em resposta a diferentes fatores am-
bientais, incluindo a alimentação9.
Vale ressaltar que o impacto científico das
ferramentas ômicas já foi comparado, inclusive,
à invenção do microscópio3. A grande vantagem
dessas tecnologias é a possibilidade de analisar
diferentes sistemas de forma global14. Nesse
sentido, seu uso possibilita aos pesquisadores na
área de nutrição elucidar questões complexas a
respeito da interação gene-nutriente7. A integração
das diferentes metodologias ômicas (trans-
critômica, proteômica e metabolômica) apresenta
potencial de desenvolvimento de biomarcadores
para o estado de saúde; de identificação de
alterações precoces no desenvolvimento de doen-
ças crônicas não transmissíveis; de diferenciação
entre indivíduos que respondem e não respondem
a intervenções dietéticas; além da descoberta de
CBAs benéficos7,9,15.
Transcritômica
Atualmente a tecnologia de DNA
microarrays (microarranjos de DNA) representa a
principal ferramenta para análise transcritômica,
que possibilita avaliar simultaneamente até 50 mil
transcritos7. Esse alto desempenho é a grande
vantagem dos microarranjos de DNA, quando
comparados a metodologias tradicionais como
RT-PCR (reverse transcriptase - polymerase chain
reaction; transcrição reversa - reação em cadeia
da polimerase), real time PCR; PCR em tempo
real; northern blots e differential displays16 que
permitem, geralmente, a análise de um transcrito
por vez, por meio de amplificação por PCR ou
Figura 1. Ferramentas ômicas na nutrição e saúde. Genômica, proteômica e metabolômica integradas na Ciência da Nutrição e na
promoção de saúde.
Nota: Nutrição no pós genoma: fundamentos e aplicações de ferramentas ômicas. Adaptado de Kussman et al.5.
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hibridização, ou, ainda, por meio de seqüen-
ciamentos de DNA complementar (cDNA).
O conhecimento da seqüência do genoma
humano foi fundamental para que se pudesse
estudar o componente transcritômico completo.
Contudo, por não terem sido completamente
caracterizados o proteoma e o metaboloma huma-
nos, a maioria dos estudos na área de nutrige-
nômica tem tido como foco a análise do RNAm5.
Desse modo, a análise transcritômica permite
avaliação inicial global a respeito da atividade dos
genes7 e serve para situar a análise proteômica e
metabolômica em uma perspectiva biológica mais
ampla5.
Como vantagens adicionais dos mi-
croarranjos de DNA ressalta-se a possibilidade de
elucidar, de forma holística, as vias moleculares
afetadas por nutrientes e compostos bioativos dos
alimentos e, além disso, o estabelecimento de
novas hipóteses de estudo, mais direcionadas e
que, muitas vezes, não seriam consideradas a prin-
cípio5,17.
A tecnologia de microarranjos de DNA
baseia-se na capacidade de moléculas de DNA
em fita simples de se hibridizarem a seqüências
complementares de DNA. Os arranjos consistem
em milhares de seqüências de DNA, cada uma
representando um gene, organizadas de forma
ordenada em uma matriz de vidro, semelhante a
uma lâmina de microscópio. O conhecimento das
seqüências de DNA (probes - sondas) permite a
quantificação da abundância de transcritos espe-
cíficos em uma amostra biológica16.
Cada experimento de microarranjo de
DNA consiste em 5 etapas: (1) produção do mi-
croarranjo; (2) extração de RNA da amostra bioló-
gica; (3) hibridização dos ácidos nucléicos marca-
dos com o microarranjo; (4) detecção do sinal e
visualização dos dados; (5) processamento e aná-
lise dos dados18.
Os microarranjos podem conter como son-
das, moléculas de cDNA ou oligonucleotídeos. No
primeiro caso, o cDNA é imobilizado em matriz
de vidro por meio de robôs. Já no segundo caso,
os oligonucleotídeos (20 a 25 bases) podem ser
imobilizados mecanicamente ou, mais comu-
mente, sintetizados in loco na própria matriz de
vidro, por meio de processo denominado fotolito-
grafia. Microarranjos com cDNA são produzidos
principalmente em ambientes acadêmicos, en-
quanto aqueles com oligonucleotídeos são
comercializados por empresas16,18.
Freqüentemente, o RNA (alvo) a ser hibri-
dizado com as sondas no arranjo é extraído de
amostras biológicas representadas por tecidos. São
necessários de 10 a 40Pg de RNA de alta quali-
dade. Após sua purificação, o RNA é reversamente
transcrito em cDNA, sendo marcado com fluoró-
foros. O uso de 2 fluoróforos (normalmente verde
e vermelho) permite que duas amostras (tumor x
tecido normal; célula não tratada x a tratada, por
exemplo) sejam analisadas simultaneamente em
uma mesma hibridização, utilizando-se um único
arranjo. Após cerca de 16 a 24 horas de hibridi-
zação, os arranjos são lavados e escaneados16,18.
Os scanners utilizados na tecnologia de
microarranjos de DNA contêm filtros de emissão
e excitação que permitem detectar os dois fluoró-
foros utilizados. Assim, a intensidade de fluores-
cência medida será reflexo do número de molécu-
las de cDNA contendo cada fluoróforo (verde ou
vermelho) hibridizado ao array18. A partir dessa
etapa, geram-se os dados brutos. A quantidade
imensa de informações produzidas por essa ferra-
menta de biologia molecular de alto desempenho
representa grande desafio para sua análise, sendo
fundamental o papel da bioinformática nesse
sentido. A partir de algoritmos complexos e utili-
zando softwares específicos, estatísticos e mate-
máticos buscam agrupar os resultados de forma
biologicamente significativa.  Uma vez que genes
diferencialmente expressos são identificados,
análises mais detalhadas e confirmatórias são,
então, conduzidas com técnicas como northern
blots e RT-PCR16,18.
Exemplos da aplicação de microarranjos
de DNA na pesquisa em nutrição são estudos em
que se avaliaram, em culturas de células, animais
de experimentação e seres humanos, alvos mole-
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culares de nutrientes e CBAs7. O tratamento de
células de carcinoma de cólon com sulforafano,
composto bioativo de brócolis, resultou na indução
e na inibição da expressão de 106 e 63 genes,
respectivamente19. De acordo com a análise da
expressão gênica diferencial, as ações anticarcino-
gênicas desse CBAs envolveriam modulação do
metabolismo de ácidos graxos, indução da diferen-
ciação celular e inibição de hipermetilação do
DNA19.
Hoekstra et al.20 aplicaram a técnica de
microarray para analisar as vias e os genes envol-
vidos na resposta de células parenquimatosas
hepáticas a concentrações crescentes de lipídeos,
sob condições aterogênicas. O tratamento de
camundongos deficientes no receptor de LDL
(lipoproteína de baixa densidade) com dieta
ocidentalizada (15,00% de manteiga de cacau e
0,25% de colesterol) resultou em aumento rápido
e substancial (16 a 22 vezes) na expressão do
gene FABP5 (proteína ligadora de ácido graxo 5)
e de mais 4 novos genes com função semelhante.
De acordo com os autores, esses genes apresen-
tariam papel importante na proteção das células
hepáticas contra a toxicidade induzida por
colesterol, ácidos graxos livres e lipídeos oxidados.
Indivíduos com síndrome metabólica que
consumiram durante 12 semanas dietas com car-
boidratos provenientes, principalmente, de centeio
e macarrão (resposta reduzida de insulina) ou de
trigo, aveia e batata (resposta elevada de insulina)
apresentaram diferentes alterações na expressão
gênica no tecido adiposo subcutâneo21. Enquanto
a 1ª dieta reduziu a expressão de 71 genes rela-
cionados à sinalização de insulina e apoptose, a
2ª induziu a expressão de 62 genes, associados
ao estresse metabólico. Esses resultados destacam
que a composição da dieta pode ter importantes
repercussões na regulação gênica21.
Apesar das vantagens da técnica de mi-
croarranjos de DNA, existem, ainda, importantes
limitações para aplicação dessa ferramenta na
área de nutrição, principalmente em estudos en-
volvendo seres humanos. Uma delas se refere à
necessidade de quantidades significativas de
tecidos para o isolamento do RNAm. Apesar de o
uso de células sanguíneas representar alternativa,
tem-se verificado, nesse caso, amplas variações
interindividuais no perfil de expressão gênica, o
que limita a análise do efeito de intervenções
nutricionais7. A necessidade de repetições para
obter resultados significantes e o alto custo da
técnica resultam também em limitação econô-
mica. Tratamentos com nutrientes e CBAs promo-
vem, geralmente, pequenas alterações na expres-
são gênica, o que dificulta a análise dos resultados
e exige o desenvolvimento de complexos algo-
ritmos. Também a pequena reprodutibilidade dos
resultados utilizando-se plataformas de diferentes
fabricantes15 tem estimulado iniciativas para
padronizar, por meio de boas práticas analíticas,
os experimentos de microarranjos de DNA na área
de nutrição22.
Estima-se que, apesar de apresentar cerca
de 30 mil genes, o genoma humano é capaz de
expressar mais de 100 mil proteínas15. Assim,
ressalta-se que a análise do transcritoma deve ser
complementada pela do proteoma e do metabo-
loma.
Embora a principal aplicação dos mi-
croarranjos de DNA seja a análise da expressão
gênica global, essa técnica tem sido utilizada
também para outras finalidades que incluem a
análise de SNPs23. Considerando-se a estimativa
de 10 milhões desses polimorfismos no genoma
humano, essa plataforma representa alternativa
promissora para genotipagem em larga escala24.
Na área de Nutrição, acredita-se que os mi-
croarranjos de DNA venham a auxiliar na predição
das necessidades nutricionais individuais, resposta
a dietas e risco para doenças crônicas não trans-
missíveis23.
Proteômica
Em virtude de as proteínas serem molé-
culas centrais em diferentes funções biológicas e
candidatas a alvos terapêuticos, as ferramentas
de proteômica têm apresentado avanço pro-
gressivo. No início da década de 1990, proteoma
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equivalia ao conceito de genoma. Atualmente,
proteômica é o gap entre a seqüência do genoma
e o comportamento celular, o que permite afirmar
ser uma importante ferramenta biológica para a
determinação da função gênica. Em função do
número de genes humanos conhecidos, uma
célula pode expressar cerca de 20 mil diferentes
proteínas. Considerando uma massa molecular
média de 50kDa, e conteúdo médio de lisina e
arginina, então cada proteína gerará aproxima-
damente 30 peptídeos trípticos. Sendo assim,
proteínas de uma célula podem gerar 6 milhões
de peptídeos trípticos1,2.
Inicialmente, a proteômica foi utilizada
para descrever o estudo de proteínas expressas
de um genoma ao utilizar eletroforese em gel 2D
ou bidimensional e espectrometria de massa para
separar e identificar proteínas, acrescido de ferra-
mentas sofisticadas de bioinformática para des-
codificar e interpretar os dados (Figura 2)1,25.
Proteômica inclui não somente a identificação e
quantificação de proteínas, mas também deter-
mina sua localização, modificações, interações,
atividades e funções26. Assim, pode-se considerar
que o estudo com proteínas torna-se mais com-
plexo do que com ácidos nucléicos, uma vez que
estas podem ser modificadas pós traducional-
mente por meio de fosforilação, glicosilação,
ubiquitinização, sulfatação ou acetilação. Adi-
cionalmente, proteínas respondem diferente-
mente dependendo da localização celular, sofrem
proteólise, se desestruturam e rearranjam de
acordo com o que ligam, como ácidos nucléicos,
outras proteínas, lipídeos, moléculas de baixo peso
molecular e outros ligantes, e os níveis de proteínas
não refletem necessariamente os níveis de
RNAm27. Finalmente, uma única proteína pode
estar envolvida em mais de um processo e, inver-
samente, funções similares podem ser executadas
por diferentes proteínas26. Todas essas possibili-
dades resultam que o proteoma apresenta uma
maior complexidade comparada ao genoma e,
de maneira geral, pode-se afirmar que um geno-
ma pode apresentar muitos proteomas.
As seguintes tecnologias são cruciais em
proteômica para elucidar a função de um
determinado gene: preparo da amostra, separa-
ção e identificação de proteínas, determinação
da seqüência parcial de aminoácidos e bioinfor-
mática (ciência na qual informações obtidas das
proteínas são cruzadas com o banco de dados
genômicos)28.
O modelo experimental e o cuidado no
preparo da amostra são vitais para a obtenção de
resultados reprodutíveis, principalmente na pro-
teômica comparativa. Podem ser utilizados tecidos
de animais, cultura de células, fluidos biológicos,
plantas, bactérias e vírus. Normalmente as amos-
Figura 2. Análise de proteínas por espectrometria de massa (EM).
Em um gel bidimensional diversos spots são corados.
Tais spots são extraídos, as proteínas são tripsinizadas
e seus fragmentos são analisados por EM. Por meio
da bioinformática as seqüências obtidas são compa-
radas às armazenadas no banco de dados.
Nota: Adaptado de Carbonaro33.
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tras biológicas utilizadas são muito complexas e
torna-se necessário realizar um pré-fracionamento
ou enriquecimento das proteínas de interesse. As
amostras podem ser enriquecidas por precipitação,
centrifugação, cromatografias, eletroforese, dentre
outros métodos bioquímicos o que proporciona a
obtenção da proteína mais concentrada. Tais
procedimentos tornam-se cruciais, pois normal-
mente as proteínas se encontram em concentra-
ções reduzidas e são as moléculas que carregam
informações diagnósticas importantes envolvidas
em diversos processos celulares29.
A análise por espectrometria de massa
(EM) requer inicialmente que a mistura de pro-
teínas seja fracionada e, de preferência, que as
proteínas de interesse sejam digeridas em peptí-
deos por proteases, normalmente a tripsina. Para
obtenção da proteína, três principais métodos de
separação podem ser utilizados, ou seja: eletro-
forese uni ou bidimensional na presença de dodecil
sulfato de sódio (1D ou 2D-SDS-PAGE) e isoeletro-
focalização (IEF). Além desses métodos, outras
alternativas existem, particularmente a cromato-
grafia líquida de alta eficiência (CLAE), por meio
da utilização de colunas de fase reversa, afini-
dade, filtração em gel, troca iônica, dentre
outras1,5. A EM é uma técnica sensível e seletiva,
capaz de produzir e separar íons de acordo com a
razão massa-carga, o que permite gerar em pouco
tempo informações acerca do peso molecular e
da estrutura do composto.
A metodologia baseada na degradação de
Edman foi muito utilizada para a identificação e
o sequenciamento de proteínas30,31 porém, John
B. Fenn e Koichi Tanaka, ganhadores do prêmio
Nobel de Química em 2002, inovaram em dois
instrumentos de EM denominados MALDI-TOF
(Matrix-assisted laser desorption/ionization ou
ionização por desorção a laser assistida por matriz)
e ESI (electrospray ionization ou ionização
eletrospray) tandem. O termo tandem significa a
utilização seqüencial de dois espectrômetros de
massa, o que torna excelente para a identificação
de proteínas quando não se tem o genoma descri-
to. Sabe-se que existem três tipos de analisadores
comumente utilizados com fonte ESI: triple
quadrupole ou triplo quadrupólo ou triple quad,
ion trap e quadrupole time of flight ou tempo de
vôo quadrupólo (Q-TOF). Os quadrupólos são
considerados filtros que permitem a entrada no
sistema de análise do espectrômetro de massa. O
FT-ICR (Fourier transform ion cyclotron resonance
ou ressonância de íon ciclotron de transformada
ou transformação de Fourier), conhecido também
como FT-MS é análogo ao ion trap; contudo, o
analisador da massa emprega um campo magné-
tico em uma amostra protéica que não sofreu ação
de proteases ou outros procedimentos químicos,
e o algoritmo de transformação de Fourier detecta
todos os íons no trap simultaneamente1,32-36.
Modificações pós traducionais de proteínas
representam os principais determinantes da com-
plexidade de organismos superiores. São conhe-
cidos mais de 200 diferentes tipos, sendo a maioria
irreversível e importante na regulação de processos
biológicos. A importância e o papel da fosforilação/
desfosforilação de proteínas se dá pelo elevado
número de proteínas quinases e fosfatases presen-
tes no genoma humano, que constitui cerca de
2% de todos os genes37,38. Existe uma ramifica-
ção do proteoma denominada fosfoproteoma e
diferentes estratégias de detecção dos níveis de
fosforilação de proteínas podem ser realizadas,
tais como: purificação de fosfoproteínas por
cromatografias de afinidade como IMAC
(Immobilized Metal Ion Affinity Chromatography
ou Cromatografia de Afinidade por Íon Metal Imo-
bilizado), marcação com radioisótopos, imunopre-
cipitação e western blotting utilizando anticorpos
específicos, corantes específicos para fosfopro-
teínas como o Pro-Q diamond dye e detecção de
fosfoproteínas utilizando fosfatases recombinantes
ou não2,39.
Um número crescente de estudos com
proteoma objetiva identificar respostas celulares
a constituintes dietéticos, bem como seus alvos
moleculares. Por exemplo, estudos com flavo-
nóides, como as catequinas presentes no chá
verde40, proantocianidinas presentes no extrato de
semente de uva41 ou isoflavonas e flavonas de
soja42,43 associam a bioatividade aos achados epide-
miológicos, e sugerem que metabólitos secun-
dários de plantas apresentam relevância na pro-
moção da saúde. Além disso, alguns nutrientes,
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como zinco e ácidos graxos poliinsaturados, estão
sendo estudados em sistemas de cultura de células
e em cobaias por meio de transcritômica, pro-
teômica e metabolômica para definir mecanismos
moleculares associados ao metabolismo9,44.
A proteômica se aplica também na análise
qualitativa de alimentos via matriz alimentar e no
estudo da interação proteína-proteína em alimen-
tos crús e/ou processados, bem como nas intera-
ções entre proteínas e outros componentes alimen-
tares28,33. Como exemplos podemos citar mudanças
na qualidade das carnes post mortem e intera-
ções de proteínas musculares com lipídeos, car-
boidratos e outros constituintes alimentares45,46, em
cereais por meio da avaliação da qualidade de
gliadina na produção de pães47, ocorrência de
microrganismos e alérgenos em alimentos, aná-
lises de peptídeos bioativos presentes em leite hu-
mano e provável utilização em fórmulas lácteas33,
dentre outras aplicabilidades.
Metabolômica
Alterações na expressão gênica apresen-
tam a limitação de apenas indicar o potencial de
ocorrência de alterações fisiológicas7. Nesse
sentido, é fundamental entender as conseqüências
metabólicas de alterações na síntese de RNAm e
proteínas48. Metabolômica representa a análise
quali e quantitativa do conjunto total de metabó-
litos de baixo peso molecular (<1500Da) em um
dado sistema biológico e determinado momen-
to48,49. As moléculas incluem peptídeos, aminoáci-
dos, ácidos nucléicos, carboidratos, ácidos orgâni-
cos, vitaminas, polifenóis, alcalóides, minerais,
bem como qualquer outra substância química
ingerida ou sintetizada por uma célula ou orga-
nismo50.
A análise metabolômica é bastante com-
plexa visto que o metaboloma varia de acordo
com o tempo e localização biológica. Nesse senti-
do, órgãos, células em um órgão e comparti-
mentos intracelulares apresentam metabolomas
distintos, que podem ser influenciados por fatores
como sexo, genótipo, estado hormonal, exercício
físico, estresse e alimentação9.
As principais técnicas para análise metabo-
lômica em fluidos humanos são a cromatografia
gasosa (GC) ou líquida (LC), acopladas a EM ou
espectroscopia de ressonância nuclear magnética
(NMR)9. Essas duas últimas técnicas são comple-
mentares e utilizadas em paralelo em estudos
metabolômicos5. Permitem, atualmente, a identi-
ficação de apenas frações do metaboloma huma-
no48, estimado em cerca de 10 mil metabólitos5.
A metabolômica se aplica, essencial-
mente, à nutrição molecular e inclui análises de
componentes alimentares, qualidade alimentar,
monitoramento do consumo alimentar e fisiológico
por meio de intervenção alimentar e/ou de estudos
com modificações dietéticas50.
As concentrações de alguns metabólitos,
como colesterol e glicose, em amostras de sangue
ou urina têm sido utilizadas rotineiramente como
indicadores do estado de saúde. A metabolômica
tem sido empregada em estudos pré-clínicos e
clínicos e nesse contexto, o aspecto inovador desta
ciência relaciona-se à possibilidade de estabelecer
novos biomarcadores de doenças ou padrões
metabólicos associados ao estado nutricional, por
meio da caracterização total de pequenas molé-
culas em amostras biológicas, especialmente
influenciadas por variações nutricionais49-51.
C O N C L U S Ã O
Na atual era do pós-genoma, diferentes
oportunidades e desafios surgem no contexto da
pesquisa em Nutrição. Ferramentas ômicas repre-
sentam enorme potencial para elucidar a comple-
xa relação entre nutrição e saúde e estabelecer
as melhores recomendações dietéticas individuais
para a redução do risco das doenças crônicas não
transmissíveis e a promoção da saúde7. Em um
futuro próximo, serão acumulados dados sufi-
cientes e novas ferramentas serão necessárias para
facilitar as análises das disciplinas ômicas e inter-
pretar os resultados por meio da bioinformática.
Tais avanços fornecerão novas descobertas e
aplicabilidades na Ciência da Nutrição.
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